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Metagenomic now has been introduced as one of the new approaches to study 
the community of uncultured bacteria. Furthermore, the findings of previous studies can 
be stipulated to assess river water quality. Designing primer is the main focus in this 
experiment to detect whether the water samples are polluted or unpolluted. The 16S 
rRNA gene sequences of bacteria from previous studies have been used in the primer 
designed. Previous findings show that two groups of bacteria have being classed to 
polluted and unpolluted group of water samples. In this study, four water samples have 
been collected from UTM Lake, Sg. Melana, Sg. Skudai and Sg. Kempas. The 
unexpected findings show that primer sequences from unpolluted water samples has the 
potential to prime coliform bacteria compared to primer sequences from polluted water 
samples. The primers also being tested with wild types bacteria of E.coli, S.aureus, 
Enterobacter sp. and also B.licherformis. The results also shown that primers designed 
from unpolluted group can prime the sequences of the coliform wild type bacteria.  
Many factors can contribute to the present results but the most common reason is DNA 
extraction of the metagenome as previously being discussed by other researchers. This is 
because most common bacteria in the freshwater are Gram positive bacteria and always 
being underrepresented in the PCR library. Besides, different effluent or pollutants 
compared to previous studies can have major effects to the genomic DNA extracted. 
Further studies should be done to firmly state that the water is polluted or not only by 
using specifically designed primer that can broadly prime bacteria in polluted water area 













Metagenomik telah menjadi salah satu pendekatan bagi mengkaji komuniti 
bakteria yang tidak dapat dikultur dalam media di makmal. Tambahan pula, kajian yang 
telah dilakukan sebelum ini mendapati metagenomik dapat digunakan untuk menilai 
kualiti air. Fokus utama projek ini ialah dalam mereka jujukan primer bagi digunakan 
untuk menentukan sampel air tersebut tercemar atau tidak tercemar. Sampel air di empat 
kawasan sekitar Johor Bahru iaitu Tasik UTM, Sg. Melana, Sg. Skudai dan Sg. Kempas 
diambil bagi diujikaji. Dapatan kajian menunjukkan jujukan primer daripada kumpulan 
bakteria air tidak tercemar berpotensi mengesan bakteria koliform bagi sampel air 
berbanding jujukan primer daripada kumpulan bakteria air tercemar. Hal ini boleh 
disebabkan oleh beberapa faktor terutamanya ketika pengekstrakan DNA bakteria 
seperti yang telah dialami oleh pengkaji-pengkaji sebelum ini. Hasil penemuan ujikaji 
sebelum ini menyatakan bahawa bakteria Gram positif merupakan kumpulan bakteria 
yang dominan bagi air tawar tetapi sentiasa tidak dipresentasi dengan baik dalam  PCR 
library. Selain itu, effluen atau bahan pencemar yang berbeza mengotori sumber air 
yang sama boleh memberi kesan kepada dapatan kajian berbeza daripada sebelum ini. 
Kajian selanjutnya perlu dilakukan supaya jujukan primer yang lebih spesifik dapat 
direka untuk mengelaskan kualiti air sama ada tercemar atau tidak tercemar dengan 
menggunakan kaedah ini. Oleh itu, jujukan primer tersebut dapat mengesan lebih 
banyak bakteria bagi sumber air tersebut untuk ketepatan pengelasan yang lebih jitu dan 
konsisten. 
  
  
